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Introduction
● Des constats 
– Des besoins grandissants autour des 
sciences du vivant (parallélisation, gestion 
de données, algorithmique adaptée, …)
– Un besoin de transparence dans l'utilisation 
des ressources informatiques
– Des plates-formes disponibles et des logiciels 
matures pour les gérer
– Le mode SaaS (Software as a Service) 





Augmentation du nombre et de la taille des données
● De plus en plus de données séquencées
● Coût des séquenceurs qui décroit et leur nombre qui croit
Impact de la modélisation dans la biologie
● Nombreuses équipes qui travaillent sur des modèles mathématiques et 







–pilotage du programme scientifique
–participation de ses équipes UMR ou UPR à la réalisation de recherches dans le projet
–participation à la mise en place, le bon fonctionnement des moyens de calcul ainsi que l’aide au 
déploiement des applications et le support utilisateur.
● IBM
–apport technologique, la mise en place d’éléments d’une plateforme distribuée 
–apport scientifique par la collaboration avec ses laboratoires de recherche.
● INRIA
–participation de ses équipes à la réalisation de recherches du projet
–aide au déploiement des applications et le support utilisateur
● IFB
–rôle « d’intermédiaire » entre la communauté des sciences de la vie et la communauté de la 
recherche en informatique et bioinformatique pour contribuer au relais de cette action vers la 
communauté des sciences de la vie et l’identification d’applications pertinentes
● SysFera




● Accélérer la recherche sur les maladies 
génétiques et rares.
● Rendre transparente l'utilisation de ressources 
de calcul distribuées aux utilisateurs.
Moyens
● Une grille de calcul comportant six sites 
(Bordeaux 1, Lille 1, l'ENS de Lyon, Paris IV, 
Orsay, et l'UPMC)




Deux racks de Blue Gene P. 
● Puissance en crête de 28 téraflops
● Chaque rack compte 1024 nœuds de 4 cœur.
● Chaque nœud possède 2 gigaoctets de mémoire RAM.
● Une capacité de stockage de 200 téraoctets.
Deux modes de fonctionnement.
● Le mode standard.
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Telle qu'elle est déployée sur notre plate-forme.
HTTPS





● Authentification des utilisateurs.
● Gestion en projets.
Gestion des droits
● Un système de rôles auxquels sont associées des 
permissions.
● Des rapports d'activités pour les administrateurs.
Gestion des applications
● Les applications sont facilement entrées dans la base de 
données.
● Les applications peuvent être liées à des projets.








Définition: La distance d'édition entre deux chaînes 
de caractères est définie comme :
 Le nombre minimal de modifications requis pour passer d'une
chaîne à l'autre, les opération de modification possibles étant
l'insertion, la suppression, ou la substitution d'un caractère.
Taxonomie et distance d'édition
kitten → sitten (substitution de 'k' et 's')
sitten → sittin (substitution de 'e' et 'i')
sittin → sitting (ajout de 'g' à la fin).
  

































~ 1000 individus 
La théorie (botanique) indique une 
structure hiérarchique de la diversité
espèces – genres – familles – ordres …




● Un outil de comparaison des espèces du vivant, efficace, rapide et 
précis.
● Basé sur le principe du maximum de vraisemblance.
● L'algorithme calcule la probabilité que les données correspondent à 
plusieurs modèles d'arbres d'évolution darwinienne, et le résultat est le 
modèle ayant la plus haute probabilité.
Original algorithm :
(a) A first tree is built by a fast distance 
based algorithm (BIONJ).
(b) The model parameters (e.g., gamma) are 
optimised and periodically updated.
(c) The tree is iteratively refined until 
convergence: 
(1) compute all possible changes; 
(2) apply a proportion λ of these 
changes; 
(3) check that the modified tree is 
better than the current tree, otherwise divide 
λ by 2 and return to (2).
(d) Return the current tree.
La publication de PhyML est la plus citée au monde en environnement-écologie depuis 2007 (cf. Science Watch)
  
Perspectives
● Mise en place de la plate-forme et de son environnement logiciel
● Prise en compte des particularités de la plate-forme matérielle
● Validation sur 3 premières applications
● Appel à projet en prévision pour 2014 avec un ouverture vers la 
communauté sciences de la vie
● Possibilité d'ajouter d'autres ressources à la plate-forme
● Contacts
● Michel Daydé (CNRS) : michel.dayde@irit.fr
● Frédéric Desprez (INRIA) : Frederic.Desprez@inria.fr
● IFB
  
Merci de votre attention.
Avez-vous des questions ?
